イトウシ オヨビ オダワラシ ニ テイチャク シタ ガイライシュハリネズミ ノ ミトコンドリアDNAタガタカイセキ by 岡 孝夫 et al.
東京農大農学集報
平成 年 月 日受付 平成 年 月 日受理
東京農業大学農学部バイオセラピ 学科
東京農業大学大学院農学研究科畜産学専攻
東京女子大学現代教養学部数理科学科
ソウル大学獣医学部
本研究はミトコンドリア の塩基多型情報から伊東市と小田原市に生息するハリネズ
ミの種を同定することを目的とした 両地域のハリネズミに加え 韓国産マンシュウハリネズミ
の 領域前半 の塩基配列を決定し 既報のナミハリネズミ お
よびヒトイロハリネズミ の配列を加えて解析を行なった その結果 伊東市および小田原市のハ
リネズミではそれぞれ つのハプロタイプしか認められなかった 一方 韓国産ハリネズミは 個体で つ
のハプロタイプが認められた このことからも現在日本に定着しているハリネズミの遺伝的多様性は低く
また 両地域の個体群が異なる導入経路を持つ可能性も示唆された 系統樹において 伊東市および小田原
市のハリネズミは韓国産 とクラスタ を形成し および からは高い
ブ トストラップ確率にて明確に区別された また 伊東 小田原 間の遺伝的差異は他の
種における種内変異レベルの遺伝的差異よりも小さかった よって伊東市および小田原市のハリネズミは
であることが明らかとなった
外来種 種同定 ハリネズミ 分子系統 ミトコンドリア
関する研究が行なわれている また 外部形態からは判
別できない隠蔽種の存在や複数回の侵入 在来種との交雑
日本では 年に外来生物法によりハリネズミ属 についても研究されている 特に 種同定や移入経路の
が特定外来生物に指定された ハリネズミ属 推定においては が用いられてきた 本研究では
にはナミハリネズミ ヒトイロハリネズミ 静岡県伊東市および神奈川県小田原市で捕獲されたハリネ
マンシュウハリネズミ の 種が属 ズミの 領域の塩基配列情報から 同地域
している は西ヨ ロッパから中央ヨ のハリネズミの種を同定することを目的とした
ロッパにかけて はヨ ロッパ南東部からシ
リアにかけて は朝鮮半島 中国北東部から
ロシアにかけて生息している 日本では現在 静岡県 と
神奈川県 で生息が確認されている 日本では具体的な被 伊東市のハリネズミは 年にかけて市内 か
害は報告されていないが ニュ ジ ランドでは 所で捕獲した 個体を用いた サンプリングは市内の東
により 地上に営巣する在来渉禽類の卵が捕食され 西 南北 の範囲で行なった 小田原市のハリネ
るなどの被害が報告されており 日本でも同様の被害が ズミは 年にかけて市内 か所で捕獲した 個
懸念される 日本のハリネズミもこれまで 体に神奈川県立生命の星 地球博物館が保管する 個体を
とされていたが 石井 は頭骨の形態に着目し 底蝶形 加えた サンプルは博物館の個体を含め 市内の東西
骨の形状から日本に生息するハリネズミを 南北 の範囲で捕獲されたものを用いた 韓国産
とした しかしながら 日本のハリネズミの種同定に関し は
て 分子遺伝学的観点からの研究は行なわれていない に保管されていた 個体
近年 多くの外来生物で核 やミトコンドリア 登録番号 を用いた 詳細
などの分子遺伝マ カ を用いて 侵入集団の は表 に示した
種や起源 分散様式 侵入にともなう遺伝的構造の変化に は肝臓 筋肉 糞 仮剥製標本から標準的なフェ
岡 孝夫 長谷川洋子 鉄谷龍之 安藤元一 石井信夫
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伊東市および小田原市に定着した外来種
ハリネズミのミトコンドリア 多型解析
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伊東市および小田原市に定着した外来種ハリネズミのミトコンドリア 多型解析
本研究で分析したハリネズミの採取地 い にてアライメントを行なった 次に
の 変数モデル にもとづき 近隣結合法
法 にて無根分子系統樹を作成した 系統樹の作成には
に登録されている
および の
配列 を加えた 系統樹の分岐の信頼性はブ トストラッ
プ法 にて求めた また 塩基配列間の相違の程度を示す
を算出し 比較を行なった
ハリネズミ 個体の 領域前半 の塩基配
列を決定した 領域の開始位置は既報 の配列お
よび の 全塩基配列 をもとに決定
した アライメントの結果 からの の反復数に
高頻度 で個体内多型が認められた これは他の動
物種においても報告されており 系統遺伝学的な情報
量は低いとされているため 解析から除いた
得られた配列を既報の
と比較した結果を図 に示した
か所の塩基置換と か所の挿入 欠損により つのハプロ
タイプが認められた 本研究で認められた ハプロタイプ
に共通の置換は か所であった また 得られた配列は国
際塩基配列デ タベ ス に登録
した 図 伊東市のハリネズミ 個体はすべて同じハ
プロタイプ 以下 伊東型 であった 小田原市のハリネ
ズミ 個体も同じハプロタイプ 以下 小田原型 であり
ノ ル クロロフォルム法 にて抽出した 得られた 伊東型とは 塩基の差異 か所の塩基置換 か所の挿
溶液は分光光度計 入 欠損 が認められた 対照的に韓国のハリネズミ 個体
にて濃度測定を行ない に調整し からは つのハプロタイプ 以下 韓国 が認められ
実験に用いた た
本研究で得られた ハプロタイプ 伊東型 小田原型
韓国 に およ
法による目的領域の増幅には既報 のプライマ び の配列 を加え
系統樹を作成した 図 系統樹において つのクラ
スタ すなわち クラスタ
を用いた 反応は クラスタ および伊東 小田原 韓国クラスタ が認めら
を用いて の反応系 鋳型 れた いずれのクラスタ も高いブ トストラップ確率で
各 プライマ 各 他とは明確に区別された それぞれ
および に 伊東 小田原 韓国クラスタ はさらに つのサ
て 分の予備変性の後 分 分 ブクラスタ すなわち伊東 小田原サブクラスタ と韓
分を サイクル 次いで 分の反応を行ない 目的 国サブクラスタ に分かれた ブ トストラップ確率はそ
領域を増幅させた アガロ スゲル電気泳動にて増幅 れぞれ 平均 は
を確認し および のクラスタ に含まれた配列間でそれ
にて 産物の精製を行なった 塩基配列の ぞれ と 伊東型 小田原型 韓国型間で
決定は に委託し クラスタ 間で
および 伊東 小田原間 伊東 小田原間
を用いて行なった シ でそれぞれ と であった
クエンスプライマ は プライマ を用い
た
これまで ハリネズミ属 種の 多型については
主にヨ ロッパに生息する 種 および
得られた塩基配列は にて確認を行な で報告されてきた 一方 中国や韓国に生息
表
目的領域の増幅および塩基配列の決定
デ タ解析
結 果
考 察
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本研究で認められた つのハプロタイプ 図中の は と同一塩基 は欠損を示す
本研究結果に既報の配列を加えて作成した無根 系
統樹
太線で示した枝が本研究結果 他は既報 の配列を引
用 枝上の数字はブ トストラップ確率 回の
長坂拓也 ハリネズミクラブ 誠文堂新光社 東京 反復
市川恵三 中村一恵 神奈川県におけるハリネズミ
の野生化 神奈川県自然誌資料
日本生態学会 外来種ハンドブック 地人書館 東
京
阿部 永 日本の哺乳類 改訂版 東海大学出版会
秦野
する は報告がなく に塩基配列も
登録されていない そこで本研究では韓国産
の塩基配列を新たに決定し 既報 の 種の 配列
とともに比較に用いた はじめに伊東市と小田原市のハリ
ネズミの塩基配列を比較した結果 両地域のハリネズミか
らはそれぞれ つのハプロタイプしか認められなかった
このことからも現在日本に定着しているハリネズミの遺伝
的多様性は低く また 両地域の個体群が異なる導入経路
を持つ可能性も示唆された 属 種
の配列に伊東市と小田
原市で認められた配列を加えて作成した 系統樹は大き
く つのクラスタ に分かれ これまでの種分類 を支持
する結果となった 伊東型 小田原型 韓国型
間の平均 は同属他種の種内変異のレベル
であり 本研究結果と 間の
は クラスタ 間のそれ
と同程度であった 以上のことから 伊東 小田原のハリ
ネズミはマンシュウハリネズミ であると考
えられた
本研究で比較に用いたハリネズミのサンプルを提供
していただきましたソウル大学獣医学部の木村順平准教
授 神奈川県立生命の星 地球博物館の広谷浩子氏 樽
創氏に厚く御礼申し上げます
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SHII EE GAWA MANO
: This study analyzed the mitochondrial DNA D-loop region of hedgehogs in Ito and
Odawara to evaluate their genetic variation and taxonomic status. In addition, D-loop sequences of
the Korean hedgehog as well as the reported sequences of the two European
hedgehog species and were investigated. Both populations from Ito and
Odawara showed only one haplotype each with a di erence of three substitutions and one indel of
bp between them. In contrast, four haplotypes were observed in four samples obtained from di erent
regions of Korea. It is suggested that the genetic diversity of the hedgehog in Ito and Odawara were
low but they have independent introduction routes. In the phylogenetic tree of genus
specimens from Ito and Odawara were clustered with the Korean hedgehog and were separated from
the two European species with a high bootstrap value. Genetic variation between the Ito-Odawara
species and was less than observed in ‘inter’ species of other two species. These results
suggest that hedgehogs found in Ito and Odawara are actually
: Hedgehog, Invasive alien species, Mitochondrial DNA, Molecular phylogeny, Speciﬁc
classiﬁcation
By
Takao O *, Yoko H *, Tatsuyuki T **, Motokazu A *,
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Mitochondrial DNA Polymorphisms of Alien
Hedgehogs in Ito and Odawara, Japan
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